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レイシガイ（Thais bronni，または Reishia bronni, 図
1）は，軟体動物門・腹足綱・吸腔目・アッキガイ科・
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には，Trinity software package（Haas et al., 2013；Li et 







ンプルを取得した（表 1，図 2，図 3）．胚は産卵後
18 日から 20 日を経過し，卵嚢中で発眼し，全体が
黒くなった胚（表 1のフラクション 1，岡野ら，2015
の図 7）とその後卵嚢から孵出したベリジャー幼生





2 群のサンプルを調製した（表１，図 2，図 3）．第









































図 2 成熟未産卵雌からの解剖（表 1 の中段） 
左上: エラ．左下: 外套膜．右上: 卵巣．右下: 白
く肥大した卵管部位の表 1 のフラクション 7, 8, 9 













1 卵嚢形成18～20日の胚（発眼：黒胚） 5_1_Blacklar 下記a)
2 ベリジャー幼生 5_2_Lar 下記b)
成熟未産卵個体由来 サンプル名 参照
3 エラ 6_2_Gill 図3A
4 外套膜 6_2_Mantle 図3B
5 雄の消化腺 6_9_Osu9
6 雌の卵巣 7_1_Ovary 図3C
7 雌で特異的に肥大化した白色部位の一部A (黒緑の腺を含む）6_8_Mesu8A 図3D1
8 雌で特異的に肥大化した白色部位の一部B (白っぽい） 7_2_Mesu8B 図3D1
9 雌で特異的に肥大化した白色部位の一部C (少し黄色強い） 7_3_Mesu8C 図3D2
実験室内で卵塊に蝟集し、まさに産みそうな雌由来 サンプル名 参照
10 卵塊に蝟集した雌の肥大化した白色部位全体 13_1_Fwhite 図4B
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べた（図 4）．キットには Agilent RNA 6000 nano kit
を使用した．レイシガイの RNA パターンは，哺乳
類で典型的にみられる 18S rRNA (約 1900 bp)と 28S 
rRNA (約 3800 bp) がほぼ 1:2 で見られるパターン
（コントロールは秋田犬；図 4左上）と大きく異な
り，1800～1900 bp付近に broad singlet (28S rRNAが



























表 1 のフラクション 1~9 のサンプルについては，
イルミナ社の TruSeq RNA library Prep kit v2を用い，
また表１のフラクション 10~11のサンプルについて
は，TruSeq Stranded mRNA Library Prep Kitを用いて，
イルミナ社のプロトコルを一部改良して，ライブラ
リーを作製した．図 5にライブラリーの品質チェッ
図 4 レイシガイのトータル RNA パターン 
Agilent RNA 6000 nano kit を用いたレイシガイの RNA
パターンの比較．左上：コントロールとして用いた哺乳
類（秋田犬）のパターン．18S と 28S がほぼ 1:2 で観察
される．右上：フジツボの RNA パターン．左下と右下：
レイシガイの RNA パターン． 図 3 卵塊に蝟集中の雌の解剖 
左: 卵管白色肥大部（推定卵嚢形成部位），表 1 の
フラクション 10 のサンプル．左上：雌特異的卵管
肥大部の位置．左下：RNA 抽出に用いた部位．右：
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とインサートサイズは 70 bp ~370 bp程度で，大部分






















































めているものである (Rapoport & Shadwick, 2007；
Wasco et al., 2014)． 
レイシガイの卵嚢はミゾコブシボラの卵嚢と形態
的にも物性的にも大きく異なるものの，top3の遺伝


















図 5 作製されたライブラリーの性質 
Bioanalyzer (Agilent DNA 1000 kit)による
ライブラリーのサイズ検定の結果． 












1 2156 495 gi|281323263|gb|ADA60233.1|capsule protein 1a
 Busycotypus
canaliculatus 1.1E-50 273491
2 2411 451 gi|281323267|gb|ADA60235.1|capsule protein 2
 Busycotypus
canaliculatus 1.5E-55 154705




Total no. of sequences 258083
Total length 162906131 bp
Average length 631 bp
Shortest seqence 224 bp
Longest sequence 29932 bp
表２．トランスクリプトームの概要
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Preparation of samples from the carnivorous sea snail, Thais bronni (Reishigai) 
for transcriptomic analysis to study the formation of egg capsule
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Reishigai (Thais bronni) is a species of carnivorous sea snail belonging to the marine gastropod mollusk in the family Muricidae. There is an 
urgency in the development of methods to reduce the Reishigai population around the settlement sites of Rock oysters because of the serious 
predation of juvenile Iwagaki (rock oysters) in Akita Prefecture. In summer, in its natural environment, the Reishigai produces an egg mass complex 
composed of thousands of cylindrical egg capsules. Conspecific adults tend to swarm around the egg mass. The authors of this paper are interested in 
the manner in which the egg capsules are formed and in the causes of the swarming of conspecifics around the egg mass because these two features 
are distinctive to the reproductive strategies of the Reishigai. De novo transcriptome is the most straight forward way to obtain molecular 
information on the formation of the egg capsule and the swarming activity, but the transcriptome depends on the quality of the RNA, the timing of 
the sampling, and proper dissection. The sample preparation, unique total RNA pattern, next-generation sequencing, and the preliminary results of 
the Reishigai transcriptome are described in this paper. As targeted samples, the researchers dissected potential egg capsule glands from mature
females and the mature females swarming onto the freshly prepared egg mass. As control samples, dissected gill, mantle, ovary, and potential ventral 
pedal glands were prepared together with the male digestive organ, embryos, and the veliger larvae. The total RNA patterns obtained via the Agilent 
bioanalyzer (RNA 6000 nano kit) are unique and show a broad singlet around 18S rRNA and without 28S rRNA. cDNA library was prepared using
Illumina kits and was sequenced by Illumina HiSeq1000 at the Biotechnology Center of Akita Prefectural University. The preliminary analysis 
indicated that potential egg capsule glands highly expressed the homologs of Busycotypus canaliculatus egg capsule proteins.
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